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Expression de l'information génétique (Suite). 
2.5.3. Traduction (Synthèse des protéines). 


La traduction de l'ARN messager constitue la deuxième étape de l'expression des gènes. Elle correspond à un 
phénomène de la synthèse des protéines. La traduction nécessite la présence des acteurs suivants : ARNt, ARNm, 
ribosomes. La séquence des acides aminés d’une protéine serait déterminée, quant à elle, par la séquence des 
nucléotides de l'ADN, transcrite sous forme de l'ARN. La traduction se base sur le principe du code génétique. 


2.5.3.1. Code génétique 


Le code génétique définit la correspondance entre la séquence nucléotidique de l'ARNm et là séquence en acide 


aminés de la protéine. Le principe du code génétique a été établi par F.Crick en 1961.Le code génétique a été déchiffré 
par M. Nirenberg G.Khorana et R. Holley (prix Nobel de médecine en 1968 }. 
Dans la cellule, chaque groupe de trois nucléotides désigne un acide aminé: 


A-A-A-T-C-T-G-A-C-A-A-A-G-A-C 


+ 
[ne] [au] [ru] Cu] 





Parmi les principales caractéristiques du code génétique on peut noter: 

* Les triplets de nucléotides (codons) se forment à partir d'une séquence nucléique composée de 4 bases 
(A, C, G et U), soit 4°= 64 codons. 3 entre eux correspondent à des codons non-sens les autres sont des 
synonymes qui codent pour différents acides aminés (théorie du Wobble). 

* Le code est dégénéré ou redondant : un acide aminé peut être codé par plusieurs codons.(Comme il y a 
20 acides aminés, il y a donc 44 codons supplémentaires). 

* Le code est non ambigu : un triplet code un seul acide aminé. 

* Le code contient les codons stop ou non sens ( UAA, UAG et UGA), et un codon d'initiation (AUG). 

* le code est non chevauchant (sauf certains gènes procaryotes et mitochondriales chevauchants, car le 
génome est petit); 

+ le code est « comma-free ». || n’y a pas d'espace entre des codons successifs (comme il y en a entre deux mots) 

* La lecture du code repose sur l’enchainement de codons qui définissent le cadre de lecture ouvert (ORF : 
Open Reading Frame) ORF correspond à un cadre ou phase de lecture qui commence par le codon 
d'initiation et fini par le codon stop. 

* Le code est quasi-universel, il dicte la même information quelque soit l'espèce, sauf quelques exceptions. 
Par exemple, le codon AGA correspond à une arginine dans une cellule eucaryote et à un codon stop dans une mitochondrie. 


2.5.3.2. ARN de transfert (ARNt) 


Les ARNt sont les traducteurs qui permettent de passer d’un code à l'autre : nucléotides à acides aminés. Ils 
portent à la fois l’anti-codon, séquence de trois nucléotides complémentaire du codon présent sur l'ARNm, et 
l’acide aminé correspondant à ce codon. Chaque acide aminé est lié spécifiquement (code génétique) par une 
aminoacyl-tRNA-synthétase à l'extrémité 3° du ARNt dont l’anticodon lui correspond (ARNt chargé). Le site actif 
de l’enzyme reconnaît un acide aminé particulier et un anticodon particulier. L'enzyme unit l'acide aminé à 
l’ARNt. Les ribosomes lient les ARNt chargés sur le site A de l’élongation si leur anticodon s’apparie avec le codon 
du messager à cet endroit. L'élongation transfère alors le peptide sur l’acide aminé nouveau, lui-même porté par 
l'ARN. 
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Le premier acide aminé procaryote porté par ARNt -initiateur 
(f-met-ARNt) est la N-formyl-métionine (f-met) qui est codé 
par AUG ou GUG. 

ARN't initiateur eucaryote n’est pas formylé (met-ARNt) 














Théorie du Wobble (flottement) : 


CHa CH; 
Le wobble permet l’appariement inhabituel. Méthionine N-formyl-méthianine 
L’'ARNt portant l’Inosine en position I (wobble) Fig. {V-14: Méthionine et formyl-méthionine. 


pourra décoder plusieurs codons, car l’inosine 
(analogue de G) peut s’apparier avec A,U,C. 

La souplesse dans l’appariement de la 3eme 
base du codon avec la Lere base de l’anticodon 
de l'ARNt explique la dégénérescence du code 
génétique : les synonymes se différent par 

la 3eme base. 


© Seule 2 bases de l'anticodon sont nécessaires pour la 
reconnaissance et la fixation spécifique sur le codon 


œ Le 3° nucléotide de l'ARNm et le 1° de l'ARN ne sont pas 
toujours complémentaires 
o Onparle alors de fixation bancale, wobble 


2.5.3.3. Ribosomes 


Ribosomes : ce sont des complexes ribonucléo-protéiques de grande taille (procaryotes-—70$ , eucaryotes— 808$) 

composés de molécules d’ARNr et de protéines. Les ribosomes assurent un bon positionnement des différents 

acteurs : ARNt, ARNr et ARNm les uns par rapport aux autres. Ils sont composés d’une petite sous-unité (30S (pro- 

)/40$ (eu-) qui se lie à l'ARNm et aux ARNt, et d’une grande sous-unité (50S (pro-)/60S (eu-) qui catalyse la liaison 

peptidique. 

Le ribosome possède des sites suivants : Site P (site de liaison 

. site À (ou aminoacyl) qui reçoit un ARNt chargé : du peptey-ARNt 

.< site P (ou peptidyl) qui porte le peptide en cours de synthèse; 

. Site E : (exit) site d'éjection de J’ARNt déchargé ; 

. tunnel de sortie ou se place le peptide en cours de synthèse, Fra : STE 
dont la longueur est de 35 acides aminés ; exit 

. Site de liaison à l’ARNm situé à l'intérieur de la petite sous-unité 


Tunnelds sortis 


Ste À rte de leon 
de l'aminascy-ARNt 


_ Grande sous-unité 


. à . | | fooomaus 
. unsite catalytique (peptidyl-transferase) faisant partie 
| LI ité | er les jai te . 
integrante de la senc sous unité POUR jgrmer les liaisons : Pre 
peptidiques entre l’acide aminé porté par l'ARNt en A et + l'ARN ibasomique 


la chaine peptidique fixé à l'ARNt en P ; er les sites de Hiai . d 
_ Li on: | | … Finite (b} Schèma montrant les sites 1aison. Un nbosome compren 
. des sites de fixation pour les cofacteurs protéiques de l'initiation, un site de lsëon de l'ARNm airsi que troë sites de hsson de l'ARN. 


de l’élongation et de la terminaison et des sites de régulation. aovelés À, P et E. Nous rewerrons cs schéms dans d'autres illustrations. 


Folypeptide en cours dé synthèse 
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CGUUGA 
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{ch Schéma montrant l'ARNm et l'ARNt en interaction. Un AFHt 
s'unité un site de lamon lorsque les 03625 de son anticodon 





Te s'aopanent avec cles d'un codon d'ARNm. Le site P retient l'ARHt 
Le ribasome catalyse alors le transfert du peptide situé sur le (RNA du site P sur la fonction attaché au polypeptlé en cours de synthèse. Le ste À rétent l'ARMt 
amine de l'acide aminé du RNA du site A. Il utilise pour cela, l'énergie de l'hydrolyse de la oortant le prochain 20e saminé qui s'apouters à L& haine 
liaison ester riche en énergie entre k peptide et le RNA du site P. nohoeotidique. L'ARNt libéré se détache du nioosome par k site E. 
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2.5.3.4. ARN messagers 


L'ARNm est la matrice à partir de laquelle s'effectue la traduction des séquences nucléotidiques en 
séquences peptidiques chez les eucaryotes comme chez les procaryotes. Chez les eucaryotes les modifications 
post-transcriptionnelles (capping et polyadénylation) des ARNm sont importantes pour la localisation du transcrit 
et l'efficacité de la traduction. 

Chez les eucaryotes, la petite sous-unité du ribosome reconnaît spécifiquement l'extrémité 5” grâce à la 
présence du Cap. L’'ARNm mature présente en 5’ une séquence consensus de Kozak qui porte un codon 
d'initiation AUG 5’-CC(A/G)CCAUGG-3'. Cette séquence de Kozak permet l'identification, l'orientation et la 
fixation de la petite sous-unité ribosomale par rapport au messager et fixation de l’ARNt. 

Chez les procaryotes, au contraire, l'extrémité 5” n’a pas de signification particulière pour le ribosome. Celui- 
ci reconnait la séquence Shine-Dalgarno (ou RBS-Ribosome Binding Site) 5'-UAAGGAGG-------------- AUG-3" qui est 
présent plusieurs fois sur un ARN polycistronique, en amont de chaque séquence codante. Cette séquence, 
localisée environ 8 à 10 nucléotides en amont du codon d'initiation de la traduction, est reconnue par / ARNr 16S 
de la petite sous-unité du ribosome et assure un bon positionnement du ribosome. 


Procaryotes Eucaryotes 
Séquence de Codon  Codon 
Shine-Dalgarno d'initiation stop 





| | | CAP Protéine 
5 —{F}HP}P)>— LL AUG —— UGA — AUG — UGA 3 | Ÿ 
Fe v » Q— AUG UGA——_— AAAAAA A 3 
— Protéine 1 > Protéine 2 


Le positionnement de l'ARNm par rapport à l'ARNt-initiateur détermine JORF du messager. 


Cadre de 
lécture 







2.5.3.4. Le mécanisme de la traduction. 


La synthèse protéique est polarisée. Les ribosomes se déplacent dans le sens 5° vers 3° sur l'ARNm. Le 
premier acide aminé incorporé constitue l'extrémité NH -terminale de la protéine. A l'extrémité 3”, en 
arrivant au codon de terminaison, les sous-particules du ribosome se séparent et libérent la protéine 
synthétisée. Le dernier acide aminé incorporé constitue l’extrémité COOH terminale de la protéine. La 
traduction consiste en plusieurs étapes : {nitiation, Elongation, Translocation et Terminaison. 





: 5 Sur le même messager plusieurs ribosomes effectuent la 
ARN + DO acides aminés traduction de la même protéine les uns après les autres : le 
| (+ aminoacyl ARNt synthétase) chaîne polypeptidique complèt\tout constitue un polyribosome ou polysome. Plus 


s\s F l'initiation est active plus les ribosomes sort nombreux sur 
FER CLR le messager. Si l'élongation est lente, les ribosomes vont 
mettre plus de temps à lire la séquence codante. Une 
activation brutale de la terminaison dissocie tous les 
ribosomes du messager. 
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sous-unités 
fibosomiques le ribosome de l'ARNm : Lo 
prêtes à traduire entier quitte l'ARNm {extrémité 5", de l'ARNm 
— Pret à (extrémité 3°} 
le nbosome se sépare  X®Ù ES Hbosom | 
Ë | | * = | = = 7 | SE Il 1 € WT: mn | =! 
en 2 sous-unités 50S et 30€ (a) Une molécule d'ARHm est généralement traduite simultanément par 


oluseurs nhosomes. l'ensemble de ceux-ci ect ao0eké oohrinosome. 
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Traduction procaryote 


Initiation : nécessite 3 facteurs d'initiation /F (pour Initiation Factor) et le GTP. Elle se produit au niveau du RBS 
(ribosome binding site = séquence de Shine-Dalgarno) et consiste en assemblage d’un ribosome sur l’ARNm et 
fixation d’ ARNt-initiateur. 


La fixation du ribosome se produit sur le site RBS 
située en amont du codon d'initiation AUG.. 

Le positionnement de la petite sous-unité 305$ 
sur l’ARNm se fait en présence de IF-3. (A). 
ARNt initiateur (f-met-ARNt) se fixe sur le site P 
de la sous-unité 320$ {R\ grâce à un facteur /F-2 
et en présence de GTP (tous les autres ARNt se 
fixent au site A). 

1F1 se lie au complexe ce qui permet à la grosse 
sous-unité 50$ de s'associer. (C) 

La fixation de 508$ : l'ARNt s'apparie avec le 
codon AUG. L'hydrolyse du GTP (sur IF2) permet 
l'assemblage 30$ et 50$S GTP est hydrolysé, /F3, 
IF2 et IF1 sont libérés, formation d’un complexe 
705 (D). 


Hi . ARN de transfert pour la forrayl-méthionine 
EuL 


JL GTP 
af i f ‘fl "\, 
à 


ARN messager 


_Codon._— 
initateur 


Pelite sous-unité (305) 
Grosse sous-unité (508) 


Bilan : 

# Formation d'un complexe d'initiation : 
le ribosome 705 -ARNm et le f-Met-ARNt positionné 
sur le site P ; 

# 3 facteurs protéiques utilisés ; 

# 1 molécule GTP est hydrolysé ; 

# _ 30nts sont en contact avec un seul 

ribosome. 


(site peptidyl) (site aminoacyl) 
Fig, IV-15: Initiation 
nn an Ribosome assemblé (705) 
. le complexe d'initiation est formé 





I. Elongation et translocation : consistent en addition répétée d'acides aminés suivie par un glissement du 
ribosome par saut de 3 bases. Ces 2 étapes nécessitent 3 facteurs d’élongation EF (pour Elongation Factor) (EF- 
Tu, EF-Ts et EF-G), 2 molécules de GTP, des ARNt chargés et le complexe d'initiation 705$. 


Elongation se déroule en 3 phases : 
1. Livraison de l'aminoacyl-ARNt : un deuxième ARNt 
chargé (il porte AA2, ici Phe) se positionne dans le site À, 
sur le codon adjacent au codon initiateur AUG .Ce 
positionnement implique la fixation d’un facteur EF-Tu - 
GTP (A). Le GTP est ensuite hydrolysé et EF-Tu-GDP 
libéré à l'aide de EF-Ts pour être réutilisé. (B) 
Formation d’une liaison peptidique : L'établissement de 
la liaison peptidique est catalysé par la grande sous- 
unité ribosomique 505$ considérée comme un ribozyme 
Établissement de à activité peptidyl transférase. Une liaison peptidique 
là liaison peptidique se forme en joignant 2 acides aminés adjacents sans 
apport d'énergie. Une fois la liaison peptidique établie, 
L'ARNt Phe porte alors le dipeptide f-Met-Phe. L'ARNt f- 


f ; Phel, Met est libéré. (C) 
a / ( Translocation : La trarslocase (EF-G), avec l'énergie tiré du 


FA GTP. "né + pi || LA Sir re le dure d un . le a ARNm, 
CG  S'évuiécichinuhdoiateobee 3 5'évrssinininiaaininatotetnite 5 éjectant ARNt non c argé et trans érant la chaine 
RAS EULEESE GGSG et ee ee peptidique croissant au site P. Le site À redevenu vacant 
Re peut accepter le prochain ARNt chargé spécifique d’un 


Liaison Le [Leu 





Élongation et translocation. codon suivant. (D) 


Bilan : un dipeptide est formé, une enzyme peptidyl transférase, trois facteurs protéiques et 2 molécules de GTP 
ont été utilisés. 
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C. Terminaison : la terminaison a lieu lorsque arrive au site À du ribosome un codon stop ( UAA, UAG ou UGA). 
Comme aucun acide aminé (ARNt) ne correspond à ce codon, le ribosome se disloque, c’est la terminaison. La 
terminaison nécessite 1 GTP et 3 facteurs de terminaison RF (pour Releasing Factor) RF1, RF2,RF3. l'assemblage 
RF1-RF2 ou RF1-RF3 forme un complexe dont la structure 3D est proche de celle d'un ARNt (on parle de 
mimétisme structural). 
Les facteurs de libération (RF1-FR3 pour UAA et UAG ou RF2- 
RF3 pour UAA et UGA) reconnaissent les codons stop (pas un 
ARNt 1). (A) 

La péptidyl transférase est activé et rompe la liaison entre le 
polypeptide et l’ARNt qui le porte. 


[Met HPhek--- Por fer + 


Le polypeptide est libéré. 

RF est éjecté du site À en hydrolysant 1 GTP. 

L'ARNt non charge est libéré. 

Apres la libération la f-Met est coupé ; 

Les deux sous-unités sont dissociées de l'ARNm et sont à 
nouveau disponibles pour la synthèse (avec le même ARN m 


1 Polypeptide libéré 


Mer Hp Fr 
Lo} 





ARNt libéré _ 
} 

RE 
Y Me Li 
5' PR er RE - 
CCU CGA UCU UAG 


Séparation des sous-unités 
du ribosome 


Fig. IV-18: Terminaison de la chaîne. 





De nombreux antibiotiques sont capables d’interférer avec chacune des étapes de la synthèse des protéines 
(streptomycine, cycloheximide, puromycine). 


Traduction eucaryote 


Ce sont les mêmes étapes, sauf que : 

Traduction est séparée de la transcription dans le temps et dans l’espace. Elle se produit dans le cytoplasme 
et la transcription se déroule dans le noyau. (Chez les procaryotes la transcription et la traduction sont simultanées : 
les ARN en cours de synthèse sont traduits !1l) 


[= 


Il. Initiation : 

e _Implique l’hydrolyse d’ATP et de GTP 

e _|lya environ dizaine de facteurs protéiques elF, (eucaryotic Initiation Factor) 

e  L’ARNtinitiateur n’est pas formylé (met-ARNt) ; 
L'initiation se fait au niveau d’un codon AUG se trouvant dans la séquence de Kozak (5'-CCRCCAUGG-3). 
Il n'est pas toujours le premier, il doit se situer dans le contexte correct de séquence. 

e la sous-unité 40S contenant l'ARNt initiateur se lie à la coiffe 5’ (Cap 7MG) de l'ARNm et explore la 
molécule à la recherche de séquence de Kozak, la grande sous-unité 60S$ s'associe ensuite, alors que les 
facteurs d'initiation sont éliminés. 


Ill. Elongation : fait intervenir les facteurs d’élongation eEF1a, eEF16 et eE F2 et consomme de l'énergie 


IV. Terminaison : Un seul facteur de libération eRF, GTP dépendant, qui reconnait les trois codons stop. 


